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一、中文摘要
本研究計畫成果主要考慮當一連串觀測記錄而得的生態族群數量同時具有
觀測誤差及過程誤差時的參數估計。若在時間 t時族群數量為 )(tN ，當時間夠長
時，根據中央極限定理，Tuljapurkar and Orzack (1980)以及 Heyde and Cohen 
(1985)得到以下結論： )(log)( tNtX = 大致為一常態分布 ),(log 20 ttNN sm+ 。根據
此結果，假設 )(log)( tNtX = 為一Wiener-drift process，且時間序列的前幾項可準
確觀測，本計畫比較 EM algorithm，與馬可夫鏈模擬 (MCMC)，半參數馬可夫
鏈模擬 (semi-parametric MCMC) 。以及所提出的馬可夫鏈最大值(Markov Chain 
Maximization, MCM)的方法在估計數量成長模式的參數方面的異同。結果發現，
一般而言，MCMC法的表現最穩定，而由於 EM algorithm的單調收斂性質在此
處並不成立，其所得的估計量也最差，至於所提出的馬可夫鏈最大值法，則可以
有效的改進 EM algorithm在此處的缺陷。
關鍵詞：既定模式、過程誤差、觀測誤差、馬可夫鏈模擬、Em程序、馬可夫鏈
最大值
ABSTRACT
   This project considers parameter estimation for dynamic population growth in the 
presence of both process error and observation error. Based on the results of
Tuljapurkar and Orzack (1980) and Heyde and Cohen (1985), the quantity 
)(log)( tNtX =  will have, as time t becomes large, an approximate normal 
distribution with a mean of tN m+)0(log  and a variance of t2s , where )(tN  is the 
population size at time t. Based on the above assumption, and that for the first few 
observations, both the real population size )(tN  and the estimated population size 
)(tO are available, this project compared the population parameters estimates by the 
EM algorithm, MCMC and semi-parametric MCMC methods, and a proposed Markov 
Chain Maximization (MCM) method. Simulation results showed that, in general, the 
estimates by the MCMC methods were most efficient. And since the monotone 
convergence property does not hold here, its estimates were unstable. The proposed 
MCM estimates could efficiently improve the EM estimates under the setting.
Keywords：process error, observation error, MCMC, semi-parametric MCMC, EM 
algorithm, Markov Chain maximization
二、緣由與目的
    
動態物種族群數量的估計在生態學研究中扮演著極重要的角色，舉凡食物的
供應來源與保存生態環境中物種的多樣化等，均需要對某些動物或昆蟲的數量做
正確的推估與預測，以做進一步的防範與措施。
一般數量生態學家(population biologist)最常用到的方式是根據生物學的知
識，以及觀測記錄或實驗所得的一系列時間序列的數據，利用數學與統計為工
具，建立一既定的數學模式 (deterministic model)，用以描述族群數量隨時間消
長的情行。因此，既定模式的參數估計與可能的範圍便會影響到對整個動態族群
數量所做的推論與決策。
在建立既定模式的過程，最常見的方式是利用在時間點 t 的數量 tN 去預測
下一個時間點 1+t 的數量 1+tN ，並與實際觀測所得的數量 1+tO 做比較，兩者之間
的差異稱之過程誤差(process error)。至於過程誤差的原因，則有許多數量生態學
者歸諸於環境變異(environmental variation) (Higgins, et al, 1997)或來自於個體的
存活率與繁衍率的差異 (demographic variation)，或來自於不可抗拒的自然因素
(catastrophic)，甚至因應於自然環境的變遷，物種本身基因 (genetic) 所做的改
變。至於其間的差異，則眾說紛紜 (Dennis, Munholland, and Scott, 1991)，此處
我們統稱之為過程誤差。
由於既定模式中 1+tN 取決於 tN ，但是 tN 在實際觀測時因為取樣誤差，所得
的數量為 tO ，因此便有觀測誤差 (observation error)的現象，需要在統計推估上
作一調整。但是就以現有文獻發現，由於單一時間序列的數據過程誤差與觀測誤
差的不可區別，只能取一誤差假設而捨另一誤差，因此有必要以更精確的統計方
法同時考慮兩種誤差加以調整，這也是本計劃的主要研究內容與目的。
在統計方法上，上述問題可視為不完整數據的一個特例。比較特別的是，此
處不完整數據是一連串彼此相關的時間序列，因此與傳統的資料補齊方法有很明
顯的差異。
三、結果與討論
本計畫主要結果發現如下：
1、在統計方法上，由於 EM algorithm的單調收斂性質對此資料型態並不成
立，未小心審視即套用有其危險性。MCMC法對此資料型態是可行的方案。
而所提出的MCM法可以有效改進 EM algorithm此處的缺失，其相關的性質
值得進一步的探討。
2、若未區分過程誤差與觀測誤差的不同，所得的估計值會有一定程度的偏
差。利用幾次的精密觀測 (validation data)對象族群真正數量，並在隨後的觀
測中，將無法正確觀測而得的實際數量視為缺失值，並以 MCMC等方法將
缺失值補齊，再進而估計參數值是一個相當有效也是在生態學研究非常值得
嘗試的方法。
由於人力與物力的限制，精密觀測的次數一般極為有限，因此在觀測誤差的
分布上，必須做一些假設（通常為 log-normal 分布），而不易以半參數的方式估
計，這是本研究方法一個自然的限制。
    在進一步的應用上，由於許多生態族群數量的成長牽涉到非線性且有不同成
長階段的既定模式，因此統計方法將更為複雜，也值得更進一步深入的探討。
一、計畫成果自評
本計畫成果雖然與原定名稱有些出入，但可視為原定計畫內容的先期結果
，並進一步考慮在有遺傳與環境變異的情形下，如何以統計方法處理相關問題的
參數估計。預期這將會是生態學研究上相當重要的課題。
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